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ﭼﮑﯿﺪه 
در ﺳﻮاﺣﻞ ﺧﻠﯿﺞ ﻓﺎرس ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ( siniffa sueanepateM)ﻣﯿﮕﻮي ﺳﻔﯿﺪ ﻫﺎيﺑﻪ ﻣﻨﻈﻮر ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﯿﮑﯽ ﺟﻤﻌﯿﺖ
6831ﭘﺎﯾﯿﺰ دراﺳﺘﺎن ﺧﻮزﺳﺘﺎن ﺑﻮﺳﯿﻒ -ﻔﻪ ﯿﺑﺤﺮﮐﺎن  و ﻟﻣﻨﺎﻃﻖ از ز ﺑﺎﻓﺖ ﻋﻀﻠﻪ ﺷﻨﺎي ﻣﯿﮕﻮ، اﻧﻤﻮﻧﻪ 06،رﯾﺰﻣﺎﻫﻮارهروش 
اﺳﺘﺨﺮاج ﺷﺪه ﺑﺎ ANDﯿﺖ اﺳﺘﺨﺮاج و ﺳﭙﺲ ﮐﻤﯿﺖ و ﮐﯿﻔآﻣﻮﻧﯿﻮمﻫﺎ ﺑﻪ روش اﺳﺘﺎت ژﻧﻮﻣﯽ ﻧﻤﻮﻧﻪAND. آوري ﺷﺪﻤﻊﺟ
ﺟﻔﺖ آﻏﺎزﮔﺮ5ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از RCPواﮐﻨﺶ . درﺻﺪ ﺗﻌﯿﯿﻦ ﺷﺪ1ﻣﺘﺮي و اﻟﮑﺘﺮوﻓﻮرز ژل آﮔﺎرز ﺘﻮاﺳﺘﻔﺎده از روش اﺳﭙﮑﺘﺮوﻓ
ﻧﯿﺘﺮات ﻧﻘﺮه رﻧﮓ آﻣﯿﺰي اﻟﮑﺘﺮوﻓﻮرز و ﺑﺎ درﺻﺪ8ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ژل ﭘﻠﯽ آﮐﺮﯾﻞ آﻣﯿﺪ RCPل ﻣﺤﺼﻮ. ﺮﻓﺖاﻧﺠﺎم ﮔرﯾﺰﻣﺎﻫﻮاره 
ﻣﯿﺰان ﺷﺒﺎﻫﺖ و ﻫﺎي واﻗﻌﯽ و ﻣﻮﺛﺮ، ﻫﺘﺮوزاﯾﮕﻮﺳﯿﺘﯽ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه و ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر،ﻓﺮاواﻧﯽ آﻟﻠﯽ، ﺗﻌﺪاد آﻟﻞﻘﺪارﻣ.ﻣﺸﺎﻫﺪه ﮔﺮدﯾﺪ
ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﻧﺮم اﻓﺰار AVOMAآزﻣﻮنو ﺟﺮﯾﺎن ژﻧﯽ ﺑﺮاﺳﺎسtsRوtsFواﯾﻨﺒﺮگ، ﻣﻘﺎدﯾﺮ -ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﯿﮑﯽ، ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي
ايرﯾﺰﻣﺎﻫﻮارهﺟﺎﯾﮕﺎه5ﮐﻪ ﻫﺮدادﺘﺎﯾﺞ ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪه از اﯾﻦ ﺑﺮرﺳﯽ ﻧﺸﺎن ﻧ. ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﮔﺮدﯾﺪeneG poPوxelA eneGژﻧﺘﯿﮑﯽ 
ﻣﯿـﺎﻧﮕﯿﻦ ﻫﺘﺮوزاﯾﮕﻮﺳـﯿﺘﯽ ﺑﻮد و3/7و7ﺗﯿﺐ ﺘﺮﺑﻣﯿﺎﻧﮕﯿﻦ ﺗﻌﺪاد آﻟﻞ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه و ﻣﻮﺛﺮ  . ﺑﻮدﻧﺪﺑﺮرﺳﯽ ﺷﺪه ﭘﻠﯽ ﻣﻮرف
-ﺮگ ﻣﻨﺎﻃﻖ ﺑﺤﺮﮐـﺎن و ﻟﯿﻔـﻪ واﯾﻨﺒ-در ﺑﺮرﺳﯽ ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي. ﺳﺒﻪ ﺷﺪﻣﺤﺎ0/66و 0/72ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه و ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر ﺑﺘﺮﺗﯿﺐ
tsFﻣﯿـﺰان AVOMAاﺳﺎس ﺗﺴﺖ ﺑﺮ. واﯾﻨﺒﺮگ ﺑﻮدﻧﺪ-ﻫﺎي ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﯽ ﺧﺎرج از ﺗﻌﺎدل ﻫﺎرديﺟﺎﯾﮕﺎهﺑﻮﺳﯿﻒ در ﺗﻤﺎﻣﯽ 
ﺑﯿﻦ ﻣﻨﺎﻃﻖ ﺑﯿﺸﺘﺮﯾﻦ ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﯿﮑﯽ.ﺑﻮد2/290و 0/273، 0/701ﺗﯿﺐ ﺘﺮﺑﺑﯿﻦ ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﯽ (mN)ﺟﺮﯾﺎن ژﻧﯽوtsRو
ﺑﺎ ﺗﻮﺟﻪ ﺑﻪ ﻧﺘﺎﯾﺞ ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪه و وﺟﻮد ﺗﻔﺎوت ژﻧﺘﯿﮑﯽ  ﺑﯿﻦ . ﺑﻮد0/175و ﮐﻤﺘﺮﯾﻦ ﺷﺒﺎﻫﺖ ژﻧﺘﯿﮑﯽ 0/165ﺑﺮداري ﺷﺪه، ﻧﻤﻮﻧﻪ
ﮔﺮوه دو در ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﯽ وﺟﻮد ﻧﺪاﺷﺘﻪ و ﺑﻄﻮر ﮐﻠﯽ ﻔﯿﺪﻣﯿﮕﻮي ﺳﺗﻮان ﻋﻨﻮان ﻧﻤﻮد ﮐﻪ ﺟﻤﻌﯿﺖ واﺣﺪي از ﻫﺎ، ﻣﯽﻧﻤﻮﻧﻪ
.ﮐﻨﻨﺪﺑﻮﺳﯿﻒ زﯾﺴﺖ ﻣﯽ-ژﻧﺘﯿﮑﯽ ﻣﺘﻔﺎوت در ﻣﻨﺎﻃﻖ ﺑﺤﺮﮐﺎن و ﻟﯿﻔﻪ
ﺧﻠﯿﺞ ﻓﺎرس، siniffa sueanepateMﺗﻨﻮع،،ژﻧﺘﯿﮏ ﺟﻤﻌﯿﺖ:ﮐﻠﯿﺪيﻟﻐﺎت
ﻧﻮﯾﺴﻨﺪه ﻣﺴﺌﻮل*
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...ﺑﺎ( اﺳﺘﺎن ﺧﻮزﺳﺘﺎن)ﺑﺮرﺳﯽ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﯿﮑﯽ ﻣﯿﮕﻮي ﺳﻔﯿﺪ در ﺳﻮاﺣﻞ ﺧﻠﯿﺞ ﻓﺎرس ﺷﮑﻮﻫﻤﻨﺪ و ﻫﻤﮑﺎران     
٦٤
ﺪﻣﻪﻣﻘ
ﺑﺮ ﻣﺘﻤﺎدي ﺗﻐﯿﯿﺮات ﺷﺮاﯾﻂ اﻗﻠﯿﻤﯽ و ﺟﻐﺮاﻓﯿﺎﯾﯽ ﻃﯽ ﺳﺎﻟﻬﺎي 
ژﻧﺘﯿﮑﯽ ﺗﻨﻮع ،ﺗﻐﯿﯿﺮاتﺮ ﮔﺬاﺷﺘﻪ و ﺳﺒﺐ ﯿﺛﺗﺎﻫﺎي آﺑﺰﯾﺎن ﺟﻤﻌﯿﺖ
اﻋﻤﺎل ﻣﺪﯾﺮﯾﺖ ﺻﺤﯿﺢ ﺑﺮ ذﺧﺎﯾﺮ .ﮔﺮدﯾﺪه اﺳﺖﻫﺎاﻧﻘﺮاض ﮔﻮﻧﻪﯾﺎ 
ﭘﺮوري زﻣﺎﻧﯽ ﺑﺎ ﻣﻮﻓﻘﯿﺖ ﻫﻤﺮاه ﺧﻮاﻫﺪ ﺑﻮد يآﺑﺰﯾﺎن و ﺗﻮﺳﻌﻪ آﺑﺰ
ﻫﺎي ﺑﻮﻣﯽ ﻣﻨﻄﻘﻪ ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﮐﻪ ﺷﻨﺎﺳﺎﯾﯽ ذﺧﺎﯾﺮ ژﻧﺘﯿﮑﯽ ﮔﻮﻧﻪ
، ﻫﺎدر اﯾﻦ زﻣﯿﻨﻪ ﺷﻨﺎﺧﺖ ﺻﺤﯿﺢ ﮔﻮﻧﻪاوﻟﯿﻦ ﮔﺎم .ﻗﺮار ﮔﯿﺮد
.ﺑﺎﺷﺪو ﻧﮋادﻫﺎ ﻣﯽﻬﺎﺟﻤﻌﯿﺘ
ﺪه در آﺑﻬﺎي اﺳﺘﻮاﯾﯽ و ﻧﯿﻤﻪ اﺳﺘﻮاﯾﯽ ﺋﯿﻣﯿﮕﻮﻫﺎي ﺧﺎﻧﻮاده ﭘﻨﺎ
و ﺑﺎ ارزش آﺑﺰﯾﺎن ﻣﯿﮕﻮﻫﺎ از ﻮﻧﺪ، ﺷدر ﺳﺮاﺳﺮ ﺟﻬﺎن ﯾﺎﻓﺖ ﻣﯽ
ﺑﺎﺷﻨﺪ ﮐﻪ از ارزش ﻏﺬاﯾﯽ ﺧﻠﯿﺞ ﻓﺎرس و درﯾﺎي ﻋﻤﺎن ﻣﯽاﻗﺘﺼﺎدي
،ﻫﺎي ﻣﻬﻢ ﻣﯿﮕﻮي ﭘﻨﺎﺋﯿﺪهﯾﮑﯽ از ﮔﻮﻧﻪ. ﺑﺴﯿﺎر ﺑﺎﻻﯾﯽ ﺑﺮﺧﻮردارﻧﺪ
ﺑﺎﺷﺪ ﮐﻪ از ﻟﺤﺎظ ﻣﯽ(siniffa sueanepateM)ﻣﯿﮕﻮي ﺳﻔﯿﺪ
دﻧﺪاﻧﻪ ﺑﻮده و 11ﺗﺎ 8ﺷﻨﺎﺳﯽ راﺳﺘﺮوم داراي ﺧﺼﻮﺻﯿﺎت زﯾﺴﺖ
اﻧﺪك ﺑﻪ ﭘﺎي ﺳﻮﻣﯽ ﺷﺎﺧﮏ ﺣﺴﯽ رﺳﯿﺪه ﯾﺎ از ﺑﺎ ﯾﮏ ﺑﺮﮔﺸﺘﮕﯽ
رﻧﮓ ﺑﺪن زرد ﮐﻤﺮﻧﮓ ﻣﺘﻤﺎﯾﻞ ﺑﻪ ﺳﺒﺰ ﯾﺎ ﻗﺮﻣﺰ ﺑﻮده . ﮔﺬردآن ﻣﯽ
ﻫﺎي ﺳﺒﺰ ﻣﺘﻤﺎﯾﻞ ﺑﻪ آﺑﯽ ﯾﺎ ﺻﻮرﺗﯽ ﻧﻤﻮﻧﻪو در ﺑﻌﻀﯽ از ﻣﻮاﻗﻊ
ﻫﺎي ﺣﺴﯽ ﻗﺮﻣﺰ رﻧﮓ ﺷﺎﺧﮏ. ﺷﻮداي ﯾﺎﻓﺖ ﻣﯽﻣﺘﻤﺎﯾﻞ ﺑﻪ ﻗﻬﻮه
ﭘﺎﻫﺎي ﺷﻨﺎ ﻧﯿﺰ . ﺷﺪﺑﺎﯾﺎ ﻫﻤﺮﻧﮓ ﻣﯽﺑﻮده و ﭘﺎﻫﺎي ﺣﺮﮐﺘﯽ ﺳﻔﯿﺪ
رﻧﮓ ﻧﻮك اﻧﺪام ﯾﻮروﭘﺎد .ﺑﺎﺷﺪداراي ﻃﯿﻒ رﻧﮕﯽ ﻗﺮﻣﺰ ﺗﺎ ﺳﻔﯿﺪ ﻣﯽ
.(5891 ,OAF)ﺳﺒﺰ ﻣﯽ ﺑﺎﺷﺪﺳﻔﯿﺪ ﯾﺎ زرد ﻣﺘﻤﺎﯾﻞ ﺑﻪﻣﻌﻤﻮﻻً
ﻣﯿﮕﻮي ﺳﻔﯿﺪ در آﺑﻬﺎي ﺧﻠﯿﺞ ﻓﺎرس و درﯾﺎي ﻋﻤﺎن ﺗﺎ آﺑﻬﺎي 
ﭘﺮاﮐﻨﺶ . ﻫﻤﭽﻨﯿﻦ در آﺑﻬﺎي ﺳﺮﯾﻼﻧﮑﺎ وﺟﻮد داردو ﺟﻨﻮﺑﯽ ﻫﻨﺪ
ن ﻧﯿﺰ اداﻣﻪ ﻬﺎي ﻓﯿﻠﯿﭙﯿﻦ و ﺟﺰﯾﺮه ﺗﺎﯾﻮاﺑﺗﺎ آﺑﯿﺸﺘﺮ آﻧﻬﺎ در ﺷﺮق
ﺪ در ﺧﻠﯿﺞ ﻓﺎرس ﭘﺮاﮐﻨﺶ ﻣﯿﮕﻮي ﺳﻔﯿ(. 5891,OAF)ﯾﺎﺑﺪﻣﯽ
.ﺑﺎﺷﺪﻫﺮﻣﺰﮔﺎن ﻣﯽدر ﻣﻨﺎﻃﻖ ﺧﻮزﺳﺘﺎن،  ﺑﻮﺷﻬﺮ و
و ( ﺳﻮاﺣﻞ)ﺎه درﯾﺎ اﯾﻦ ﮔﻮﻧﻪ در اﺳﺘﺎن ﺧﻮزﺳﺘﺎن در دو زﯾﺴﺘﮕ
ﮐﻨﺪ ﮐﻪ ﻣﻬﻤﺘﺮﯾﻦ آن زﯾﺴﺘﮕﺎﻫﻬﺎي ﻏﺮﺑﯽ ﻣﯽﺧﻮرﯾﺎت زﯾﺴﺖ 
ﻨﻄﻘﻪ ﺧﻮرﯾﺎت ﻣ،(ﺑﺤﺮﮐﺎن)زﯾﺴﺘﮕﺎﻫﻬﺎي ﺷﺮﻗﯽ ،(ﻮﺳﯿﻒﺑ–ﻟﯿﻔﻪ )
ﻣﯿﮕﻮي ﺳﻔﯿﺪ  (. 2731، ﻨﺪيﯿﻤﻧﯿﺎﻣ)ﺑﺎﺷﺪﻣﺎﻫﺸﻬﺮ و ﺑﻨﺪر اﻣﺎم ﻣﯽ
ﻣﯿﮕﻮﻫﺎي ﺑﺰرگ .اﺳﺖﺑﺎﻟﻎ ﯾﮑﯽ از اﺟﺰاء اﺻﻠﯽ ﻣﻬﺎﺟﺮ ﻓﻮن ﺧﻮرﻫﺎ 
رﺷﺪ .ﻣﺎﻧﻨﺪﻣﻬﺎﺟﺮت ﻧﻤﻮده در ﺣﺎﻟﯿﮑﻪ ﻣﯿﮕﻮﻫﺎي رﯾﺰ در ﺧﻮرﻫﺎ ﻣﯽ
.ﺑﺮﻧﺪﺑﺴﺮ ﻣﯽﻫﺪ ﮐﻪ ﻣﯿﮕﻮﻫﺎ در ﺧﻮرﻫﺎ دﻣﯽﻣﯿﮕﻮﻫﺎ زﻣﺎﻧﯽ رخ 
ﯽ ﻣﺎﻧﺪه ﻗﻣﺮﺣﻠﻪ ﺟﻮاﻧﯽ در ﺳﻮاﺣﻞ ﺧﻮرﻫﺎ ﺑﺎﻣﯿﮕﻮي ﺳﻔﯿﺪ ﺑﺎﻟﻎ ﺗﺎ
درﺟﻪ .ﮐﻨﺪﺳﭙﺲ اﯾﻦ زﯾﺴﺘﮕﺎه را ﺑﻪ ﺳﻤﺖ اﻋﻤﺎق ﺗﺮك ﻣﯽ
دور ﺑﻪ ﻣﻨﺎﻃﻖ ان ﻋﺎﻣﻞ ﻣﻬﻢ در ﻣﻬﺎﺟﺮت ﻣﺠﺪد ﻣﯿﮕﻮﺣﺮارت ﺑﻌﻨﻮ
ﺑﺎ وﺟﻮد اﯾﻨﮑﻪ (. 4891 ,aicraG)ﺷﻮداز ﺳﺎﺣﻞ ﻣﺤﺴﻮب ﻣﯽ
ﺒﺎط ﺑﺎ ﻣﯿﮕﻮﻫﺎي ﺧﺎﻧﻮاده ﻟﻮژﯾﮏ زﯾﺎدي در ارﺗاﻃﻼﻋﺎت ﻓﯿﺰﯾﻮ
ﺗﺤﻘﯿﻘﺎت ﮐﻤﯽ در ﻣﻮرد ﻧﺴﺒﺘﻬﺎي ،ﭘﻨﺎﺋﯿﺪه وﺟﻮد دارد
ﺷﺪه اﺳﺖاﻧﺠﺎمﺧﻮﯾﺸﺎوﻧﺪي و ﺟﻤﻌﯿﺘﯽ در اﯾﻦ ﮔﺮوه ﺑﺎ اﻫﻤﯿﺖ
ﻫﺎي زﯾﺮ اﺷﺎره ﻧﻤﻮدﺗﻮان ﺑﻪ ﮔﺰارشﮐﻪ از آن ﺟﻤﻠﻪ ﻣﯽ
.(8991,.la te niwdlaB)
( nodonom sueaneP)ﺑﺮرﺳﯽ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﯿﮑﯽ ﻣﯿﮕﻮي ﺑﺒﺮي 
,.la te uX)ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از روش ﻣﯿﮑﺮوﺳﺘﻼﯾﺖﻦ در ﻓﯿﻠﯿﭙﯿ
sueaneP)ﺑﺮرﺳﯽ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﯿﮑﯽ ﻣﯿﮕﻮي ﺑﺒﺮي و ( 1002
te lugupuS)ﻣﻨﻄﻘﻪ ﺟﻐﺮاﻓﯿﺎﯾﯽ در ﺗﺎﯾﻠﻨﺪ5در (nodonom
در ﻣﻮرد ﺗﻨﻮع ﻣﻄﺎﻟﻌﺎﺗﯽ ﮐﻨﻮن ﺗﺎاﯾﻨﮑﻪ ﺑﺎ ﺗﻮﺟﻪ ﺑﻪ .(0002 ,.la
ﻣﯿﮕﻮي ﺳﻔﯿﺪ در ﺧﻠﯿﺞ ﻓﺎرس ﺑﺎ اﺣﺘﻤﺎﻟﯽﻫﺎي ژﻧﺘﯿﮑﯽ ﺟﻤﻌﯿﺖ
ﻟﺬا اﯾﻦ ﺑﺮرﺳﯽ ،ﺻﻮرت ﻧﮕﺮﻓﺘﻪ اﺳﺖرﯾﺰﻣﺎﻫﻮارهه از ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ دﺎاﺳﺘﻔ
ﻮي ﺳﻔﯿﺪ ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده اﺣﺘﻤﺎﻟﯽ ﻣﯿﮕﻫﺎي ﺑﺎ ﻫﺪف ﺷﻨﺎﺳﺎﯾﯽ ﺟﻤﻌﯿﺖ
.در اﺳﺘﺎن ﺧﻮزﺳﺘﺎن اﻧﺠﺎم ﺷﺪه اﺳﺖرﯾﺰﻣﺎﻫﻮارهاز ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ 
روش ﮐﺎرﻣﻮاد و 
ﺑﺮداري از دو ﻣﻨﻄﻘﻪ ﺳﻮاﺣﻞ ﺷﺮﻗﯽ و ﻏﺮﺑﯽ ﺧﻠﯿﺞ ﻓﺎرسﻧﻤﻮﻧﻪ
ﮐﯿﻠﻮﻣﺘﺮي از ﯾﮑـﺪﯾﮕﺮ ﻗـﺮار 48ﻓﺎﺻﻠﻪ ﮐﻪ در در اﺳﺘﺎن ﺧﻮزﺳﺘﺎن 
ﺗﻮرﻫـﺎي ﺗـﺮال ﻫﺎ ﺑـﺎ اﺳـﺘﻔﺎده از ﻧﻤﻮﻧﻪﺻﯿﺪ . ﺻﻮرت ﮔﺮﻓﺖ،دارﻧﺪ
ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻣﯿﮕﻮ از ﻣﻨﻄﻘﻪ ﺑﺤﺮﮐﺎن 03ﺗﻌﺪاد در اﯾﻦ ﺑﺮرﺳﯽ .اﻧﺠﺎم ﺷﺪ
و4592/599/9294/0652ﻣﺨﺘﺼـﺎت ﺑـﺎ )ﻣﺘـﺮ 8-41در ﻋﻤـﻖ 
ﺑﻮﺳﯿﻒ در -ﻧﻤﻮﻧﻪ از ﻣﻨﻄﻘﻪ ﻟﯿﻔﻪ 03و ( 5592/838/1394/288
و 2003/773/8554/969ﺑـ ــﺎ ﻣﺨﺘﺼـ ــﺎت )ﻣﺘـ ــﺮ 2-3ﻋﻤـ ــﻖ
ﻫﺎ ﭘـﺲ از ﮐﻠﯿﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ.آوري ﮔﺮدﯾﺪﺟﻤﻊ( 5003/797/8554/98
و ﺑـﺮاي اﻧﺠـﺎم درﺻـﺪ ﺗﺜﺒﯿـﺖ 69اﻟﮑﻞ اﺗـﺎﻧﻮل ﺻﯿﺪ ﺑﻼﻓﺎﺻﻠﻪ در
آزﻣﺎﯾﺶ و ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ژﻧﺘﯿﮑﯽ ﺑﻪ آزﻣﺎﯾﺸﮕﺎه  ژﻧﺘﯿﮏ داﻧﺸﮕﺎه ﻋﻠﻮم و 
ﻣﻨﺘﻘـﻞ و ﭘﮋوﻫﺸﮑﺪه اﮐﻮﻟﻮژي درﯾﺎي ﺧﺰر ﻓﻨﻮن درﯾﺎﯾﯽ ﺧﺮﻣﺸﻬﺮ
.ﮔﺮدﯾﺪﻧﺪ
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0931ﭘﺎﯾﯿﺰ / 3ﺷﻤﺎره /ﺳﺎل ﺑﯿﺴﺘﻢﻣﺠﻠﻪ ﻋﻠﻤﯽ ﺷﯿﻼت اﯾﺮان               
٧٤
ﺑﺮداري ﻣﯿﮕﻮي ﺳﻔﯿﺪ در ﺳﻮاﺣﻞ اﺳﺘﺎن ﺧﻮزﺳﺘﺎنﻣﻨﺎﻃﻖ ﻧﻤﻮﻧﻪ: 1ﺷﮑﻞ
ﺑـﺎ اﺳـﺘﺎت آﻣﻮﻧﯿـﻮم ﺑـﺎ ﺑﻬﯿﻨـﻪ ﮐـﺮدن روش ANDاﺳﺘﺨﺮاج 
& nedloveF)ﭘﺎي ﺷـﻨﺎ اﻧﺠـﺎم ﺷـﺪ ﻋﻀﻠﻪ  اﺳﺘﻔﺎده از ﻗﻄﻌﺎت  
ﺮاج ﺷـﺪه اﺳـﺘﺨ ANDو ﺑﺮرﺳﯽ ﮐﻤﯽ و ﮐﯿﻔﯽ ( 7991 ,nosgoP
و اﻟﮑﺘﺮوﻓﻮرز ژل آﮔـﺎرز ( اﭘﻨﺪورفﻣﺪل)ﺗﻮﺳﻂ دﺳﺘﮕﺎه ﺑﯿﻮﻓﺘﻮﻣﺘﺮ 
. درﺻﺪ ﺻﻮرت ﭘﺬﯾﺮﻓﺖ1
رﯾﺰﻣـﺎﻫﻮاره ﺮاﯾﻤـﺮ ﭘﺟﻔـﺖ 5از RCPﺑﺮاي اﻧﺠـﺎم واﮐـﻨﺶ 
ﺑـﺎﻓﺮ 5lµﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از RCPواﮐﻨﺶ (. 1ﺟﺪول)اﺳﺘﻔﺎده ﮔﺮدﯾﺪ
qaTواﺣﺪ آﻧـﺰﯾﻢ 1، 002Mµﺑﺎ ﻏﻠﻈﺖ PTNd، (01X)RCP
ﻧـﺎﻧﻮﮔﺮم 02، 2/5Mmﺑﺎ ﻏﻠﻈﺖ 2lCgM،esaremylop AND
اي ﮐـﻪ ﺣﺠـﻢ ﻧﻬـﺎﯾﯽ ﻣﺤﻠـﻮل ﻫﺪف و آب ﻣﻘﻄﺮ ﺑﻪ اﻧـﺪازه AND
. ﺑﺮﺳﺪ، اﻧﺠﺎم ﺷﺪ52lµواﮐﻨﺶ ﺑﻪ 
(1002 ,.la te uX)ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده ﺑﺮاي ﻣﯿﮕﻮي ﺳﻔﯿﺪرﯾﺰﻣﺎﻫﻮارهﺗﻮاﻟﯽ و ﻣﺸﺨﺼﺎت ﭘﺮاﯾﻤﺮﻫﺎي : 1ﺟﺪول 
'5→'3ﺗﻮاﻟﯽ ﭘﺮاﯾﻤﺮﺟﺎﯾﮕﺎه
دﻣﺎي اﺗﺼﺎل
ﻣﺤﺪوده آﻟﻠﯽ(ﺳﺎﻧﺘﯿﮕﺮاد)
021- 54124CCATCACTTACGTCATTTGC:RGTTCCGATCGACTACTTA:F28/4mPXZUT
252- 48224GACTTACAGAGGGAACTA:RCCGATCTTTTAGACGGAA:F14/2mPXZUT
752- 48294GCGAATAAGTTCTGAGCTGA:RCATACCACGGGACAGTCTA:F9/4mPXZUT
214- 43424GTGCTTCCCCCAAGTGATT:RCGACTGTCCAACCATCTCTA:F54/4mPXZUT
862- 09294CGTGAGCGTGTTTGTGTT:RGTGTATAAAGGCGGCTTC:F58/4mPXZUT
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...ﺑﺎ( اﺳﺘﺎن ﺧﻮزﺳﺘﺎن)ﺑﺮرﺳﯽ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﯿﮑﯽ ﻣﯿﮕﻮي ﺳﻔﯿﺪ در ﺳﻮاﺣﻞ ﺧﻠﯿﺞ ﻓﺎرس ﺷﮑﻮﻫﻤﻨﺪ و ﻫﻤﮑﺎران     
٨٤
ﺷـﺮﮐﺖ Q-otuAﻣـﺪل )دﺳـﺘﮕﺎه ﺗﺮﻣـﺎل ﺳـﺎﯾﮑﻠﺮﺑﺮﻧﺎﻣـﻪ
ﻣﺮﺣﻠﻪ اول  واﺳﺮﺷـﺘﻪ ﺷـﺪن : ﺷﺎﻣﻞﺑﺘﺮﺗﯿﺐ( hcetoib atnauQ
ﺑـﺮاي ﺛﺎﻧﯿـﻪ 03درﺟﻪ ﺳﺎﻧﺘﯿﮕﺮاد ﺑﻪ ﻣـﺪت 59( noitarutaneD)
( gnilaennA)ﻣﺮﺣﻠﻪ دوم اﺗﺼﺎل ﭘﺮاﯾﻤﺮﻫﺎ ﺑﻪ ﻫـﺪف و ﯾﮏ ﭼﺮﺧﻪ
ﻂ ﺛﺎﻧﯿﻪ و ﻣﺮﺣﻠﻪ ﺳـﻮم ﺑﺴ ـ54درﺟﻪ ﺳﺎﻧﺘﯿﮕﺮاد ﺑﻪ ﻣﺪت 24-94
دﻗﯿﻘﻪ ﺑﺮاي 1درﺟﻪ ﺳﺎﻧﺘﯿﮕﺮاد ﺑﻪ ﻣﺪت 27(noisnetxE)ﭘﺮاﯾﻤﺮ
.ﭼﺮﺧﻪ ﺗﻨﻈﯿﻢ ﮔﺮدﯾﺪ03
ﺑـ ـﺎ اﺳـ ـﺘﻔﺎده از  ژل RCPﻣﺤﺼــﻮل  ( 7-8l)ﻣﻘــﺪار 
ﻧﯿﺘـﺮات ﻧﻘـﺮه ﺳﭙﺲ ﺑﺎواﻟﮑﺘﺮوﻓﻮرز ﺷﺪ درﺻﺪ 8اﮐﺮﯾﻞ آﻣﯿﺪﭘﻠﯽ
ﻓﺮاواﻧﯽ آﻟﻠـﯽ، .ﮔﺮدﯾﺪآﻣﯿﺰي رﻧﮓ، 05AND pbﻫﻤﺮاه ﺑﺎ ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ 
ﻫﺎي واﻗﻌﯽ ﻮرد اﻧﺘﻈﺎر و ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه، ﺗﻌﺪاد آﻟﻞﻫﺘﺮوزﯾﮕﻮﺳﯿﺘﯽ ﻣ
و ﻓﺎﺻـﻠﻪ ﺖ، ﻣـﺎﺗﺮﯾﺲ ﺷـﺒﺎﻫ ﺟﺎﯾﮕـﺎه ﺑـﺮاي ﻫـﺮ ﻫﺎي ﻣـﻮﺛﺮ و  آﻟﻞ
tsFوtsR، ﻣﻘﺎدﯾﺮ واﯾﻨﺒﺮگ-، ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي(8791,ieN)ژﻧﺘﯿﮑﯽ
xelA eneGاﻓـﺰار ﻧﺮمﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده ازﺗﻨﻮع ژﻧﺘﯿﮑﯽ و، ﺟﺮﯾﺎن ژﻧﯽ 
.rev ENEGPOPو(5002 ,esuomS & llakaeP)6 .rev
ﻫﻤﭽﻨـﯿﻦ درﺧـﺖ .ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﮔﺮدﯾـﺪ (9991 ,.la te heY)3/1
وش ﭘﯿﻮﻧـﺪ ﮑـﺎﻣﻠﯽ ﺑﺮاﺳـﺎس ﻓﺎﺻـﻠﻪ ژﻧﺘﯿﮑـﯽ ﺑـﻪ ر ﺷﻨﺎﺳﯽ ﺗﻣﻮﺿﻊ
ﺗﺮﺳـﯿﻢ 4.rev AGEMاﻓـﺰار از ﻧـﺮم ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده ( JN)ﻫﻤﺠﻮاري 
(.7002 ,.la te arumaT)ﮔﺮدﯾﺪ
ﻧﺘﺎﯾﺞ
ي ﭘـ ـﺎي ﺷــﻨﺎي ﻣﯿﮕــﻮﻋﻀــﻠﻪ ﻧﻤﻮﻧــﻪ 06در اﯾــﻦ ﺑﺮرﺳــﯽ 
. ﻣــﻮرد اﺳـ ـﺘﻔﺎده ﻗــﺮار ﮔﺮﻓــﺖ ANDﺮاج ﺑــﺮاي اﺳـ ـﺘﺨﺳــﻔﯿﺪ
ﻧـ ـﺎﻧﻮﮔﺮم ﺑــﻮد ﮐــﻪ 001ﺗـ ـﺎ 05ﻫـ ـﺎﮐﻠﯿــﻪ ﻧﻤﻮﻧــﻪ ANDﻏﻠﻈــﺖ 
ﺑـ ـﺎ ﺗﻮﺟــﻪ ﺑــﻪ ﻧﺘـ ـﺎﯾﺞ اﻟﮑﺘﺮوﻓــﻮرز ژل آﮔـ ـﺎرز از ﮐﯿﻔﯿــﺖ ﻣﻨﺎﺳــﺒﯽ 
ﻧﺘـ ـﺎﯾﺞ ﺣﺎﺻــﻞ از اﻟﮑﺘﺮوﻓــﻮرز ژل ﭘﻠــﯽ اﮐﺮﯾــﻞ .ﺑﺮﺧــﻮردار ﺑﻮدﻧــﺪ 
ﻫـ ـﺎي ﻣــﻮرد ﺑﺮرﺳــﯽ ﺣﺎﻟــﺖ ﺟﺎﯾﮕـ ـﺎه در ﻧﻤﻮﻧــﻪ 5آﻣﯿــﺪ در ﻫــﺮ 
.ﭘﻠﯽ ﻣﻮرف ﻧﺸﺎن دادﻧﺪ 
ﺑــﺮداري در در دو ﻣﻨﻄﻘــﻪ ﻧﻤﻮﻧــﻪﻫـ ـﺎﺣــﺪاﮐﺜﺮ ﺗﻌــﺪاد آﻟــﻞ
آﻟـــ ــﻞ و ﺣـــ ــﺪاﻗﻞ آن در 21ﺑــــ ـﺎ 14/2mPXZUTﺟﺎﯾﮕــــ ـﺎه
آﻟـــــﻞ5ﺑــــ ـﺎ28/4mPXZUTو54/4mPXZUﺟﺎﯾﮕﺎﻫﻬــــ ـﺎي
(.2ﺟﺪول )دﯾﺪه ﺷﺪ
-ﻣﻨﻄﻘــ ــﻪ ﺑﺤﺮﮐــ ــﺎن و ﻟﯿﻔــ ــﻪ در ﻓﺮاواﻧــ ــﯽ آﻟﻠــ ــﯽ ﺣــ ــﺪاﮐﺜﺮ 
در ﻫــــﺮ 0/710و ﺣــــﺪاﻗﻞ آن 0/24و 0/09ﺑﺘﺮﺗﯿــــﺐ ﺑﻮﺳــــﯿﻒ 
14/2mPXZUTﻪ ﻣﺮﺑـــﻮط ﺑـــﻪ ﺟﺎﯾﮕــ ـﺎهﺑـــﻮده ﮐـــدو ﻣﻨﻄﻘـــﻪ
.ﺑﺎﺷﺪﻣﯽ
ﺑﺮداريﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﯽ در ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻧﻤﻮﻧﻪﺟﺎﯾﮕﺎﻫﻬﺎيﻫﺎ در ﻓﺮاواﻧﯽ آﻟﻞ:2ﺟﺪول
28/4 mPXZUT14/2 mPXZUT9/4 mPXZUT54/4 mPXZUT58/4 mPXZUTﺟﺎﯾﮕﺎه
ﻟﯿﻔﻪ ﺑﻮﺳﯿﻒ   ﺑﺤﺮﮐﺎنﻮﺳﯿﻒ   ﺑﺤﺮﮐﺎنﻟﯿﻔﻪ ﺑﻟﯿﻔﻪ ﺑﻮﺳﯿﻒ   ﺑﺤﺮﮐﺎنﻟﯿﻔﻪ ﺑﻮﺳﯿﻒ   ﺑﺤﺮﮐﺎنﻟﯿﻔﻪ ﺑﻮﺳﯿﻒ   ﺑﺤﺮﮐﺎن آﻟﻞ
0/000/7100/7100/000/330/000/7100/3300/7100/001
0/000/500/3300/000/7100/000/000/7110/000/3302
0/0510/3800/3300/000/000/3300/10/7150/3300/003
0/0330/530/7110/000/000/0500/10/7100/7100/7114
0/050/7100/0510/000/000/3300/530/3320/3800/0525
0/350/3800/3300/000/000/3800/7610/7600/3860/0536
0/320/530/0500/7120/000/0510/0510/7100/0510/7607
0/000/500/3310/7610/000/7140/7110/000/7100/3808
0/0030/0030/0090/3320/000/0509
0/3310/7610/7100/000/000/05001
0/000/7110/3300/0011
0/000/33021
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٩٤
ﺟﺎﯾﮕﺎهدر ﭘﻨﺞ ( eN)و ﻣﻮﺛﺮ( aN)آﻟﻞ ﻫﺎي واﻗﻌﯽ،(eH)اﻧﺘﻈﺎر ﻣﻮردو( oH)ﻣﻘﺎدﯾﺮ ﻫﺘﺮوزﯾﮕﻮﺳﯿﺘﯽ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه : 3ﺟﺪول 
ﺑﺮداري ﻣﯿﮕﻮي ﺳﻔﯿﺪﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻧﻤﻮﻧﻪدرﭘﻠﯽ ﻣﻮرﻓﯿﮏ رﯾﺰﻣﺎﻫﻮاره
ﻣﻨﻄﻘﻪ
ﺟﺎﯾﮕﺎه
ﺑﻮﺳﯿﻒ-ﻟﯿﻔﻪ ﺑﺤﺮﮐﺎن
eHoHeNaNeHoHeNaN
0/6370/7672/28780/5360/0032/0475mPXZUT28/4
0/3970/00204/62860/3280/7635/0690114/2 mPXZUT
0/8370/333/41870/7810/0011/03259/4 mPXZUT
0/9560/0032/23970/3970/0014/931754/4 mPXZUT
0/4870/0024/72680/2050/3322/700758/4 mPXZUT
درﻣﻮﺛﺮﻫﺎي ﻫﺎي ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه و آﻟﻞﺑﯿﺸﺘﺮﯾﻦ ﺗﻌﺪاد آﻟﻞ
. ﺑﻮد1/32و 5آن ﮐﻤﺘﺮﯾﻦ و 5/69و 01ﺑﺘﺮﺗﯿﺐ ﻣﻨﻄﻘﻪ ﺑﺤﺮﮐﺎن 
در ﻣﻨﻄﻘﻪ ﻣﻮﺛﺮ ﻫﺎي ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه وﺗﻌﺪاد آﻟﻞﻫﻤﭽﻨﯿﻦ ﺑﯿﺸﺘﺮﯾﻦ 
ﺑﻮده اﺳﺖ2/39و 6و ﮐﻤﺘﺮﯾﻦ آن 4/38و 8ﻟﯿﻔﻪ ﺑﻮﺳﯿﻒ 
(.3ﺟﺪول )
ﺑﺮداري ﻦ ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻧﻤﻮﻧﻪداﻣﻨﻪ ﻫﺘﺮوزﯾﮕﻮﺳﯿﺘﯽ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه ﺑﯿ
ﺑﯿﺸﺘﺮﯾﻦ ﻣﻘﺪار . ﺑﻮد0/77ﺗﺎ 0/1در ﺟﺎﯾﮕﺎﻫﻬﺎي ﭘﻨﺠﮕﺎﻧﻪ ﺑﯿﻦ
و در 28/4mPXZUTﺟﺎﯾﮕﺎهﻫﺘﺮوزﯾﮕﻮﺳﯿﺘﯽ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه در 
ﺟﺎﯾﮕﺎﻫﻬﺎيﮐﻤﺘﺮﯾﻦ ﻣﻘﺪار در ﺑﻮﺳﯿﻒ وﻪﻫﺎي ﻣﻨﻄﻘﻪ ﻟﯿﻔﻧﻤﻮﻧﻪ
ﻫﺎي ﻣﻨﻄﻘﻪ در ﻧﻤﻮﻧﻪ54/4mPXZUTو9/4mPXZUT
.ﺑﺎﺷﺪﺑﺤﺮﮐﺎن ﻣﯽ
ﺑﺮداري ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻧﻤﻮﻧﻪدرﺘﯽ ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر داﻣﻨﻪ ﻫﺘﺮوزﯾﮕﻮﺳﯿ
ﺑﯿﺸﺘﺮﯾﻦ ﻣﻘﺪار ﻫﺘﺮوزﯾﮕﻮﺳﯿﺘﯽ ﻣﺸﺎﻫﺪه . ﺑﻮد0/28ﺗﺎ 0/91ﺑﯿﻦ 
و ﮐﻤﺘﺮﯾﻦ ﻣﻘﺪار آن 14/2mPXZUTﺟﺎﯾﮕﺎهﺷﺪه  ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ 
ﻫﺎي ﻣﻨﻄﻘﻪ ﺑﺤﺮﮐﺎن در ﻧﻤﻮﻧﻪ9/4mPXZUTﺟﺎﯾﮕﺎهﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ 
.ﺑﺎﺷﺪﻣﯽ
م دﻫﺪ ﮐﻪ در ﺗﻤﺎﺮاﯾﺐ اﻓﺖ ﻫﺘﺮوزﯾﮕﻮﺳﯿﺘﯽ ﻧﺸﺎن ﻣﯽﺿﻣﺤﺎﺳﺒﻪ 
( 28/4mPXZUTﺑﻐﯿﺮ از )ﺑﺮداري و در ﺗﻤﺎم ﺟﺎﯾﮕﺎﻫﻬﺎ ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻧﻤﻮﻧﻪ
ﻧﺴﺒﺖ eHاﻓﺰاﯾﺶ ﻫﺘﺮوزﯾﮕﻮﺳﯿﺘﯽ ﯾﺎ ﺑﻌﺒﺎرت دﯾﮕﺮ ﺑﯿﺸﺘﺮ ﺑﻮدن ﻣﻘﺎدﯾﺮ
.وﺟﻮد داردoHﺑﻪ 
ﻫﺮ دو ﻣﻨﻄﻘﻪ ﺑﺤﺮﮐﺎن در ( 2χ)آزﻣﻮن ﮐﺎيﻧﺘﺎﯾﺞ ﺑﺮاﺳﺎس
اﻧﺤﺮاف از ﺗﻌﺎدلرﯾﺰﻣﺎﻫﻮارهﻣﺨﺘﻠﻒ ﺟﺎﯾﮕﺎﻫﻬﺎيو و ﻟﯿﻔﻪ ﺑﻮﺳﯿﻒ
.(≤P50.0)ﻫﺪه ﺷﺪه اﺳﺖﻣﺸﺎاﯾﻨﺒﺮگ و-ﻫﺎردي
ﺑﯿﻦ (mN)و ﺟﺮﯾﺎن ژﻧﯽ tsR، tsFدر ﺑﺮرﺳﯽ ﺣﺎﺿﺮ ﻣﯿﺰان 
و 0/273،0/701ﺑﻮﺳﯿﻒ ﺑﺘﺮﺗﯿﺐ -دو ﻣﻨﻄﻘﻪ ﺑﺤﺮﮐﺎن و ﻟﯿﻔﻪ 
. ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﮔﺮدﯾﺪ2/092
ﺑﺮاﺳﺎس ﻣﺤﺎﺳﺒﺎت اﻧﺠﺎم ﺷﺪه، ﺑﯿﺸﺘﺮﯾﻦ ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﯿﮑﯽ 
ﻤﺘﺮﯾﻦ و ﮐ0/165ﻫﺎي ﻣﻨﻄﻘﻪ ﺑﺤﺮﮐﺎن و ﻟﯿﻔﻪ ﺑﻮﺳﯿﻒ ﻣﯿﺎن ﻧﻤﻮﻧﻪ
ﺑﺮاﺳﺎس آﻧﺎﻟﯿﺰ وارﯾﺎﻧﺲ ﻣﻮﻟﮑﻮﻟﯽ . ﺑﺎﺷﺪﻣﯽ0/175ﺷﺒﺎﻫﺖ ژﻧﺘﯿﮑﯽ
آوري ﺷﺪه ﻣﻌﻨﯽﻫﺎي ﺟﻤﻊاﻧﺠﺎم ﺷﺪه اﺧﺘﻼف ژﻧﺘﯿﮑﯽ ﺑﯿﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ
ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﯿﮑﯽ در درون و ﻣﯿﺰان 1ﻧﻤﻮدار (. 10.0≤P)ﺑﺎﺷﺪدار ﻣﯽ
.دﻫﺪﺑﺮداري ﻣﯿﮕﻮي ﺳﻔﯿﺪ را ﻧﺸﺎن ﻣﯽﺑﯿﻦ ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻧﻤﻮﻧﻪ
ﻤﺎم ﻣﻌﯿﺎرﻫﺎي ﺑﮑﺎر رﻓﺘﻪ ﺑﺮاﺳﺎس ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﯿﮑﯽ ﺣﺎﺻﻞ از ﺗ
ﻫﺎي ﻣﯿﮕﻮي ﺳﻔﯿﺪ ﻣﻨﺎﻃﻖ ﺑﺤﺮﮐﺎن و ﻟﯿﻔﻪ ﺑﻮﺳﯿﻒ ﺑﻪ دو ﻧﻤﻮﻧﻪ
ﻫﺎي دﯾﮕﺮي ﮐﻼﺳﺘﺮ ﺗﻘﺴﯿﻢ ﺷﺪﻧﺪ، ﮐﻪ ﻫﺮ ﮐﻼﺳﺘﺮ ﻧﯿﺰ ﺑﻪ زﯾﺮﮔﺮوه
اﻓﺮادي ﮐﻪ ﮐﻤﺘﺮﯾﻦ ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﯿﮑﯽ از ﯾﮑﺪﯾﮕﺮ . ﺑﻨﺪي ﺷﺪﺗﻘﺴﯿﻢ
ﮐﻼﺳﺘﺮ اول ﺑﻪ دو زﯾﺮ ﮔﺮوه . اﻧﺪدارﻧﺪ در ﯾﮏ زﯾﺮ ﮔﺮوه ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺘﻪ
ﻫﺎي ﺑﺤﺮﮐﺎن و ﻟﯿﻔﻪ ﺑﻮﺳﯿﻒ ﺑﻮد، ﺷﺪ ﮐﻪ در ﺑﺮدارﻧﺪه ﻧﻤﻮﻧﻪﺗﻘﺴﯿﻢ
ﮐﻼﺳﺘﺮ دوم ﺷﺎﻣﻞ . ﻫﺎ در ﺑﺤﺮﮐﺎن ﺑﻮدﮐﻠﻮﻧﯽ اﺻﻠﯽ اﯾﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ
.ﺑﻮﺳﯿﻒ ﺑﻮد-ﻫﺎي ﻣﻨﻄﻘﻪ ﻟﯿﻔﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ
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...ﺑﺎ( اﺳﺘﺎن ﺧﻮزﺳﺘﺎن)ﺑﺮرﺳﯽ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﯿﮑﯽ ﻣﯿﮕﻮي ﺳﻔﯿﺪ در ﺳﻮاﺣﻞ ﺧﻠﯿﺞ ﻓﺎرس ﺷﮑﻮﻫﻤﻨﺪ و ﻫﻤﮑﺎران     
٠٥
و ﻟﯿﻔﻪﺑﺤﺮﮐﺎنﻣﻨﺎﻃﻖ درﭘﻠﯽ ﻣﻮرﻓﯿﮏ ايرﯾﺰﻣﺎﻫﻮارهﻬﺎيﺑﺮاي ﺟﺎﯾﮕﺎﻫواﯾﻨﺒﺮگ - ﺑﺮاي ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي( 2χ)ﻧﺘﺎﯾﺞ آزﻣﻮن ﮐﺎي: 4ﺪولﺟ
ﺑﻮﺳﯿﻒ-
28/4 mP14/2 mP9/4 mP54/4 mP58/4 mP2χﻋﻮاﻣﻞ ﺗﻌﺎدل ﻣﻨﻄﻘﻪ
0154011212درﺟﻪ آزاديﺑﺤﺮﮐﺎن
74/74421/989/14686/2185/68آزﻣﻮن ﻣﺮﺑﻊ ﮐﺎي
0/000/000/000/000/00اﺣﺘﻤﺎل
***************دار ﺑﻮدنﻣﻌﻨﯽ
8251121282درﺟﻪ آزاديﻒﯿﻮﺳﻪ ﺑﻔﻟﯿ
75/4908/33711/7966/98821/63آزﻣﻮن ﻣﺮﺑﻊ ﮐﺎي
0/000/000/000/000/00اﺣﺘﻤﺎل
***************دار ﺑﻮدنﻣﻌﻨﯽ
ﺪﭘﻠﯽ ﻣﻮرﻓﯿﮏ در ﻣﯿﮕﻮي ﺳﻔﯿرﯾﺰﻣﺎﻫﻮارهﺟﺎﯾﮕﺎه5ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﯿﮑﯽ ﺑﯿﻦ ﻧﻮاﺣﯽ و اﻓﺮاد ﻫﺮ ﻣﻨﻄﻘﻪ در :1ﻧﻤﻮدار 
ﻣﯿﮕﻮي ﺳﻔﯿﺪ( JN)درﺧﺖ ﻣﻮﺿﻊ ﺷﻨﺎﺳﯽ ﺗﮑﺎﻣﻠﯽ ﺑﺮاﺳﺎس ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﯿﮑﯽ ﺑﻪ روش ﭘﯿﻮﻧﺪ ﻫﻤﺠﻮاري : 2ﻧﻤﻮدار 
(ﺑﻮﺳﯿﻒ- ﻟﯿﻔﻪ 06اﻟﯽ 03وﺑﺤﺮﮐﺎن03اﻟﯽ 1، ﺑﻮﺳﯿﻒ- ﻟﯿﻔﻪ ﺑﺤﺮﮐﺎن،•)
%71
%38
٣٨%38
يﺑﺮدارﻧﻤﻮﻧﻪﻣﻨﺎﻃﻖﻦﯿﺑاﺧﺘﻼف
يدارﺑﺮﻧﻤﻮﻧﻪﻣﻨﻄﻘﻪﻫﺮدرﻣﺨﺘﻠﻒاﻓﺮادﻦﯿﺑاﺧﺘﻼف
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١٥
ﺑﺤﺚ 
ﻣﻮرﻓﯿﺴﻢ در ژﻧﻮم ﻫﺴﺘﻪ ﻣﻮﺟﻮدات ﺑﻌﻨﻮان ﺷﺎﺧﺺ ﭘﻠﯽﺣﺎﻟﺖ
ﺳﺎﺧﺘﺎر ﺟﻤﻌﯿﺘﯽ وﮑﯽژﻧﺘﯿﮑﯽ ارزﺷﻤﻨﺪ ﺑﺮاي ارزﯾﺎﺑﯽ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﯿ
ﻧﻮﯾﺪي، )ﺷﻮدﻣﺤﺴﻮب ﻣﯽﻫﺎ ﺤﺎﻓﻈﺖ از ذﺧﺎﯾﺮ ژﻧﯽ ﮔﻮﻧﻪﺑﺮاي ﻣ
ﺗﺪوﯾﻦ اﺳﺘﺮاﺗﮋي ﻣﺪﯾﺮﯾﺖ ذﺧﺎﯾﺮ دراوﻟﯿﻦ ﻣﺮﺣﻠﻪ ﻣﻬﻢ(. 5831
ﻫﺎي ﻣﻨﺎﺑﻊ آﺑﯽ، ﻣﺸﺨﺺ ﺷﺪن ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﯿﮑﯽ ﺟﻤﻌﯿﺖدرآﺑﺰﯾﺎن
اﯾﻦ اﺳﺘﺮاﺗﮋي در ﺻﻮرﺗﯿﮑﻪ ﺑﺮ ﭘﺎﯾﻪ . ﺑﺮداري اﺳﺖدر ﺣﺎل ﺑﻬﺮه
ﺗﻮاﻧﺪ ﻫﺎي ﻣﻮﻟﮑﻮﻟﯽ ﺑﺎﺷﺪ، ﻣﯽﻣﺜﻞ دادهﻫﺎي دﻗﯿﻖ و ﻗﻮي روش
را ﺑﻪ ﺑﺮداريﻋﻼوه ﺑﺮ ﺣﻔﻆ ﺗﻨﻮع زﯾﺴﺘﯽ، ﻣﯿﺰان ﺑﺮداﺷﺖ و ﺑﻬﺮه
(.6002 ,.la te iahT)ﺣﺪ ﻣﻌﻘﻮل و ﺣﺪاﮐﺜﺮ ﺑﺮﺳﺎﻧﺪ
ﺟﺎﯾﮕﺎه5ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﯿﮑﯽ ﻣﯿﮕﻮي ﺳﻔﯿﺪ دردر ﺑﺮرﺳﯽ ﺣﺎﺿﺮ 
ﻃﺒﻖ ﻣﻄﺎﻟﻌﺎﺗﯽ ﮐﻪ ﺗﻮﺳﻂ .ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺖﺑﺮرﺳﯽﻣﻮردرﯾﺰﻣﺎﻫﻮاره
ﭘﯿﺮاﻣﻮن ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ژﻧﺘﯿﮑﯽ (2002)و ﻫﻤﮑﺎران nosniboR
در ﮐﻮﺑﺎ sueanePsutaclusimesﻫﺎي ﻣﯿﮕﻮي ﺻﻮرﺗﯽﺟﻤﻌﯿﺖ
5ﺑﺮرﺳﯽ ﺷﺪه ايرﯾﺰﻣﺎﻫﻮارهﻧﺸﺎﻧﮕﺮﺟﻔﺖ 7اﻧﺠﺎم ﮔﺮﻓﺖ، از ﻣﯿﺎن 
ﻫﺎي ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه را ﺗﻌﺪاد آﻟﻞآﻧﻬﺎ. ﺟﻔﺖ آﻧﻬﺎ ﭘﻠﯽ ﻣﻮرﻓﯿﮏ ﺑﻮدﻧﺪ
يا ﺑﻌﻨﻮان اﺑﺰارﻫﺎ رﺟﺎﯾﮕﺎهآﻟﻞ ﮔﺰارش ﻧﻤﻮدﻧﺪ و اﯾﻦ 33ﺗﺎ4ﺑﯿﻦ 
ﯾﺎﺑﯽ در ﻣﯿﮕﻮﻫﺎ ﻣﻮﺛﺮ در ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﯿﮑﯽ و رﻓﺘﺎر ﺟﻔﺖ
. ﺑﯿﺎن داﺷﺘﻨﺪ
ﺟﺎﯾﮕﺎه 01ﺳﺘﻔﺎده از ﺑﺎ ا(6002)و ﻫﻤﮑﺎران swehtaM
ﻣﻮرد راsutallimra uehplAﻧﻤﻮﻧﻪ از 06، ﺗﻌﺪاد رﯾﺰﻣﺎﻫﻮاره
ﻫﺎي ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه در اﯾﻦ ﺑﺮرﺳﯽ ﺗﻌﺪاد آﻟﻞ. ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﻗﺮار دادﻧﺪ
و ﻫﻤﮑﺎران oaGﻫﻤﭽﻨﯿﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت . آﻟﻞ ﺑﻮد12ﺗﺎ 3ﺑﯿﻦ 
ﺟﻤﻌﯿﺖايرﯾﺰﻣﺎﻫﻮارهﺟﺎﯾﮕﺎه 21ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از (7002)
ﻗﺮار در ﺗﺎﯾﻠﻨﺪ ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﯽرا sisnenihc sueaneporenneF
. ﻫﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﻧﻤﻮدﻧﺪرا در ﺟﺎﯾﮕﺎهآﻟﻞ 51ﺗﺎ5دادﻧﺪ ﮐﻪ
ﻣﺸﺎﺑﻪ ﻫﺎي ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه ﺗﻘﺮﯾﺒﺎٌدر ﺑﺮرﺳﯽ ﺣﺎﺿﺮ ﺗﻌﺪاد آﻟﻞ
.ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ﻓﻮق ﺑﻮده اﺳﺖ
ﻫﺎي ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه در ﻫﺮ ﺟﺎﯾﮕﺎه ژﻧﯽ ﺑﻪ ﺷﺪت ﺗﺤﺖ ﺗﺎﺛﯿﺮ آﻟﻞ
اﻧﺪازه ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﻮده و ﺑﻪ ﻫﻤﯿﻦ ﺟﻬﺖ اﯾﻦ اﻣﮑﺎن وﺟﻮد دارد ﮐﻪ در 
ﻫﺎي ﻫﺎي ﻣﺘﻔﺎوت ﺗﻌﺪاد آﻟﻞآزﻣﺎﯾﺸﺎت ﮔﻮﻧﺎﮔﻮن ﺑﺎ ﺗﻌﺪاد ﻧﻤﻮﻧﻪ
& lakaeP)ﻣﺨﺘﻠﻔﯽ ﺑﺮاي ﯾﮏ ﺟﺎﯾﮕﺎه ﻣﻌﯿﻦ ﺑﺪﺳﺖ آﯾﺪواﻗﻌﯽ
.(5002 ,suomS
ﻣﺸﺨﺺ ﮐﻨﻨﺪه وﺳﻌﺖ ﺗﻨﻮع ،ﺟﻮاﻣﻊﺗﻨﻮع زﯾﺴﺘﯽ درﻣﻄﺎﻟﻌﻪ
وﺟﻮد اﯾﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ راﻫﻬﺎي ﻣﺨﺘﻠﻔﯽ ﺑﺮاي . ﺑﺎﺷﺪﻣﯽآن ﺟﺎﻣﻌﻪژﻧﯽ 
ﻫﺎ ﻫﺎ ﯾﺎ ژﻧﻮﺗﯿﭗﻟﻞآﮔﯿﺮي ﻓﺮاواﻧﯽ ن اﻧﺪازهآﺗﺮﯾﻦﮐﻪ ﺳﺎدهدارد
ﺟﻬﺖ اﻫﻤﯿﺖ داردﮐﻪ ﻫﺮ اﯾﻦﻫﺎ از ﻓﺮاواﻧﯽ ﻫﺘﺮوزﯾﮕﻮت.ﺑﺎﺷﺪﻣﯽ
دﻫﻨﺪه ﻧﺸﺎنﻦﯾاﮐﻪﺘﻔﺎوﺗﯽ اﺳﺖﻫﺎي ﻣﻟﻞآﻫﺘﺮوزﯾﮕﻮت ﻧﺎﻗﻞ 
ﺗﺮﯾﻦ ﻣﻌﯿﺎر ﺗﻨﻮع ژﻧﯽ ﺑﻪ ﻫﻤﯿﻦ دﻟﯿﻞ ﻣﻌﻤﻮل. ﺑﺎﺷﺪوﺟﻮد ﺗﻨﻮع ﻣﯽ
te etthgirB)ﺑﺎﺷﺪدر ﯾﮏ ﺟﻤﻌﯿﺖ ﻣﯿﺰان ﻫﺘﺮوزﯾﮕﻮﺳﯿﺘﯽ ﻣﯽ
ﻫﺘﺮوزﯾﮕﻮﺳﯿﺘﯽ ﺑﯿﺎﻧﮕﺮ ﻃﯿﻒ وﺳﯿﻌﯽ از ژﻧﻮﺗﯿﭗ (.5002 ,.la
ﭘﺬﯾﺮي در ﺷﺮاﯾﻂ ﻣﺘﻐﯿﺮ ﻣﺤﯿﻄﯽ اﺳﺖ و ﺑﻌﻨﻮان ﭘﺎﺳﺦ ﺑﻪ ﺳﺎزش
ﻮﺻﯿﺎت ﻣﻬﻢ اﻗﺘﺼﺎدي ﻣﺜﻞ رﺷﺪ، ﺑﺎروري و ﻣﻘﺎوﻣﺖ ﺑﺴﯿﺎري از ﺧﺼ
,.la te eromdraeB)دﻫﺪدر ﺑﺮاﺑﺮ ﺑﯿﻤﺎري را ﺗﺤﺖ ﺗﺎﺛﯿﺮ ﻗﺮار ﻣﯽ
(.7991
ﺑﺮداري ﺷﺪه و در ﺗﻤﺎم ﻧﻤﻮﻧﻪﻫﺮ دو ﻣﻨﻄﻘﻪ در اﯾﻦ ﺑﺮرﺳﯽ 
ﻫﺘﺮوزﯾﮕﻮﺳﯿﺘﯽ 28/4mPXZUTﺟﺎﯾﮕﺎه ﻫﺎ ﺑﻪ ﻏﯿﺮ از ﺟﺎﯾﮕﺎه
. ﺗﺮ ﺑﻮدﺎر ﭘﺎﯾﯿﻦﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ ﻫﺘﺮوزﯾﮕﻮﺳﯿﺘﯽ ﻗﺎﺑﻞ اﻧﺘﻈ
ﮐﺎﻫﺶ ﻫﺘﺮوزﯾﮕﻮﺳﯿﺘﯽ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ ﻫﺘﺮوزﯾﮕﻮﺳﯿﺘﯽ 
دﻫﻨﺪه ﮐﺎﻫﺶ در ﺗﻐﯿﯿﺮﭘﺬﯾﺮي ژﻧﺘﯿﮑﯽ ﻗﺎﺑﻞ اﻧﺘﻈﺎر ﻧﺸﺎن
ﺑﺎﺷﻨﺪ ﮐﻪ ﻣﯽﺗﻨﮕﻨﺎﻫﺎي ژﻧﺘﯿﮑﯽ اﯾﻦ ﮐﺎﻫﺶﻋﻠﺖ . ﻫﺎﺳﺖﻧﻤﻮﻧﻪ
ﻫﺎي زﯾﺴﺖ ﻣﺤﯿﻄﯽ، ﺗﺨﺮﯾﺐ روﯾﻪ، اﺳﺘﺮساﺛﺮ ﺻﯿﺪ ﺑﯽﺑﺮاﺣﺘﻤﺎﻻٌ
ﯾﺪ و آﺑﻮﺟﻮد ﻣﯽﯾﺸﺎوﻧﺪي ﻫﺎي ﺧﻮزﯾﺴﺘﮕﺎﻫﻬﺎي ﻃﺒﯿﻌﯽ، آﻣﯿﺰش
ﮔﺬﺷﺖ زﻣﺎن ﻣﻮﺟﺐ ﮐﺎﻫﺶ آﻟﻞ و ﮐﺎﻫﺶ در ﻧﺘﯿﺠﻪ ﺑﺎ 
.(9991 ,.la te sirroN)ﺷﻮدﻫﺘﺮوزﯾﮕﻮﺳﯿﺘﯽ در ذﺧﺎﺋﺮ ﻣﯽ
ﻫﺎي ﺑﯿﺸﺘﺮﯾﻦ ﻣﻘﺪار ﻫﺘﺮوزﯾﮕﻮﺳﯿﺘﯽ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه در ﻧﻤﻮﻧﻪ
ﺑﻮﺳﯿﻒ دﯾﺪه ﺷﺪه ﮐﻪ ﻧﺸﺎﻧﻪ ﺑﺎﻻ ﺑﻮدن ﺗﻨﻮع ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ -ﻟﯿﻔﻪ
ﺑﻮﺳﯿﻒ در دﻫﺎﻧﻪ -ﻪ ﻣﻨﻄﻘﻪ ﻟﯿﻔ.ﻫﺎي ﻧﺎﺣﯿﻪ دﯾﮕﺮ اﺳﺖﺟﻤﻌﯿﺖ
ﻫﺎي اروﻧﺪ و ﺑﻬﻤﻨﺸﯿﺮ ﻗﺮار دارد ﮐﻪ در ﻧﺘﯿﺠﻪ ورود آب رودﺧﺎﻧﻪ
، ﺑﺎﻋﺚ ﭘﺎﯾﯿﻦ آﻣﺪن ﺷﻮري ﺮﯾﻦ اﯾﻦ دو رودﺧﺎﻧﻪ ﺑﻪ ﺧﻠﯿﺞ ﻓﺎرسﺷﯿ
در ﺣﺎﻟﯿﮑﻪ ﻣﻨﻄﻘﻪ ﺑﺤﺮﮐﺎن ازﺷﻮدو ﻏﻨﺎي ﻏﺬاﯾﯽ اﯾﻦ ﻣﻨﻄﻘﻪ ﻣﯽ
از ﺳﻮي دﯾﮕﺮ وﺟﻮد ﺧﻮرﻫﺎي ﻣﺘﻌﺪد در .اﯾﻦ ﻗﺎﻋﺪه ﻣﺴﺘﺜﻨﯽ اﺳﺖ
ﮔﺮدد ﻣﯽﺳﺒﺐ ( ﺑﻮﺳﯿﻒ- ﻣﺠﺎور ﻣﻨﻄﻘﻪ ﻟﯿﻔﻪ )ﻮﺳﯽ ﻣﻨﻄﻘﻪ ﺧﻮر ﻣ
ﮐﻪ ﻣﯿﮕﻮي ﺳﻔﯿﺪ در اﯾﻦ ﻣﻨﻄﻘﻪ ﭼﺮﺧﻪ ﺣﯿﺎﺗﯽ ﺧﻮد را ﻃﯽ ﻧﻤﻮده 
ﺧﻮر . و در ﺧﻮرﻫﺎ ﻣﺮاﺣﻞ رﺷﺪ اوﻟﯿﻪ و ﭘﺮورﺷﯽ ﺧﻮد را ﺑﮕﺬراﻧﻨﺪ
ﺧﻮر ﻣﻮﺳﯽ و ﺧﻮرﻫﺎي ﻣﻨﺸﻌﺐ از آن ﺑﻌﻨﻮان ﻣﻨﻄﻘﻪ ﻣﺎﻧﻨﺪﺑﺰرﮔﯽ 
رﺳﺪ ﻣﯽﺑﻪ ﻧﻈﺮوآﯾﺪﻧﻮزادﮔﺎﻫﯽ ﺑﺮاي ﻣﯿﮕﻮي ﺳﻔﯿﺪ ﺑﺤﺴﺎب ﻣﯽ
اﯾﻦ ﺧﻮر وﺳﯿﻊ ﺳﺒﺐ ﺷﺪه ﺗﺎ در ﻣﻨﻄﻘﻪ ﻟﯿﻔﻪ ﺑﻮﺳﯿﻒ ذﺧﯿﺮه 
ﮐﻪ ،(3831،اﻧﺼﺎري)ﺤﺮﮐﺎن ﺑﻮﺟﻮد آﯾﺪ ﻣﯿﮕﻮي ﺑﻬﺘﺮي ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ ﺑ
زﯾﺮا ﻫﺮ ﭼﻪ ﺗﮑﺜﯿﺮ .ﺑﺎ ﻧﺘﺎﯾﺞ ﺑﺮرﺳﯽ ﺣﺎﺿﺮ  ﻧﯿﺰ ﻫﻤﺨﻮاﻧﯽ دارد
و ﻫﺘﺮوزﯾﮕﻮﺳﯿﺘﯽ ﻧﯿﺰ ﻃﺒﯿﻌﯽ در ﻣﻨﻄﻘﻪ ﺑﯿﺸﺘﺮ ﺑﺎﺷﺪ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﯿﮑﯽ 
.ﺑﯿﺸﺘﺮ ﺧﻮاﻫﺪ ﺑﻮد
nodonom .Pﺑﺎ ﺑﺮرﺳﯽ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﯿﮑﯽ ( 1002)و ﻫﻤﮑﺎرانuX
در ﺳﻮاﺣﻞ ﻓﯿﻠﯿﭙﯿﻦﺗﻮاﻧﺴﺘﻨﺪ دو ﺟﻤﻌﯿﺖ راايرﯾﺰﻣﺎﻫﻮارهﺟﺎﯾﮕﺎه6در
6ژﻧﺘﯿﮑﯽ در اﯾﻦ داﻣﻨﻪ ﺷﺎﺧﺺ ﺗﻨﻮع. ﯾﮑﺪﯾﮕﺮ ﺗﻔﮑﯿﮏ ﻧﻤﺎﯾﻨﺪاز
اﯾﻦ ﺑﺮرﺳﯽ ﻧﺸﺎن داد ﮐﻪ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﯿﮑﯽ . ﺑﻮد0/87ﺗﺎ 0/64ﺟﺎﯾﮕﺎه
ﻫﺎي وﺣﺸﯽ ﮐﻤﺘﺮ ﺖﻫﺎي ﭘﺮورﺷﯽ در ﻣﻘﺎﯾﺴﻪ ﺑﺎ ﺟﻤﻌﯿدرﺟﻤﻌﯿﺖ
دﻻﯾﻞ زﯾﺎدي از ﺟﻤﻠﻪ راﻧﺶ ژﻧﺘﯿﮑﯽ، اﺛﺮ ﺗﻨﮕﻨﺎﻫﺎي . ﺑﺎﺷﺪﻣﯽ
ژﻧﺘﯿﮑﯽ، اﻧﺘﺨﺎب ﻃﺒﯿﻌﯽ و ﻣﺼﻨﻮﻋﯽ و اﻧﺘﻘﺎل ذﺧﺎﯾﺮ ﺑﺮاي ﮐﺎﻫﺶ 
.ﻫﺎي ﭘﺮورﺷﯽ ذﮐﺮ ﺷﺪه اﺳﺖﺗﻨﻮع ژﻧﺘﯿﮑﯽ در ﺟﻤﻌﯿﺖ
ﻫﺎي ﻫﺎ را در ﻧﺴﻞواﯾﻨﺒﺮگ ﺛﺒﺎت ﻓﺮاواﻧﯽ آﻟﻞ-ﻣﺪل ﻫﺎردي
ﺑﺮاي  ﺑﯿﺎن  راﺑﻄﻪ اﯾﻦ ﻣﺪلدر ﻧﺘﯿﺠﻪ . ﮐﻨﺪﺑﯿﻨﯽ ﻣﯽﻣﺨﺘﻠﻒ ﭘﯿﺶ
ﻫﺎ و دﺳﺘﯿﺎﺑﯽ ﺑﻪ ﻧﺘﯿﺠﻪ ﻣﻌﻘﻮل در و آﻟﻞﻫﺎﺑﯿﻦ ﻓﺮاواﻧﯽ ژﻧﻮﺗﯿﭗ
ارﯾﮏ، )ﺑﺎﺷﺪﻣﻨﺎﺳﺐ ﻣﯽراﺑﻄﻪ ﺑﺎ ﻓﺮآﯾﻨﺪﻫﺎي ﻣﻮﺛﺮ ﺑﺮ ﺟﻮاﻣﻊ، 
- ﻧﺘﺎﯾﺞ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺣﺎﺿﺮ ﻧﯿﺰ اﻧﺤﺮاف از ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي(. 4831
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...ﺑﺎ( اﺳﺘﺎن ﺧﻮزﺳﺘﺎن)ﺑﺮرﺳﯽ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﯿﮑﯽ ﻣﯿﮕﻮي ﺳﻔﯿﺪ در ﺳﻮاﺣﻞ ﺧﻠﯿﺞ ﻓﺎرس ﺷﮑﻮﻫﻤﻨﺪ و ﻫﻤﮑﺎران     
٢٥
واﯾﻨﺒﺮگ در ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﯽ را ﻧﺸﺎن داده ﮐﻪ اﺣﺘﻤﺎﻻ ﺑﻪ ﻋﻠﺖ 
. ﻫﺎي ﻧﻮل اﺳﺖﯾﺶ ﻫﻤﻮزﯾﮕﻮﺳﯿﺘﯽ ﻧﺎﺷﯽ از وﺟﻮد آﻟﻞاﻓﺰا
واﯾﻨﺒﺮگ -ﻋﺪم ﺻﺪق ﻓﺮﺿﯿﺎت ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻣﺪل ﻫﺎرديﻫﻤﭽﻨﯿﻦ 
. ﺷﻨﺎﺧﺘﯽ ﺑﺎﺷﺪﻫﺎي ﺑﻮمﻣﻤﮑﻦ اﺳﺖ ﻧﺎﺷﯽ از ﻣﮑﺎﻧﯿﺰم
.Pروي ﻣﯿﮕﻮي ( 1002)و ﻫﻤﮑﺎران uXﻃﺒﻖ ﻣﻄﺎﻟﻌﺎﺗﯽ ﮐﻪ 
ﺟﺎﯾﮕﺎه3در ﻓﯿﻠﯿﭙﯿﻦ اﻧﺠﺎم دادﻧﺪ در nodonom
ﺟﻮد و58/4mPXZUTو 14/4mPXZUT، 9/4mPXZUT
ﻫﺎي ﻧﻮل ﺳﺒﺐ اﻓﺰاﯾﺶ ﻫﻤﻮزﯾﮕﻮﺳﯿﺘﯽ ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ آﻟﻞ
- ﻣﻮﺟﺐ اﻧﺤﺮاف از ﺗﻌﺎدل ﻫﺎرديﻫﺘﺮوزﯾﮕﻮﺳﯿﺘﯽ ﺷﺪه ﮐﻪ اﯾﻦ اﻣﺮ
و ﻫﻤﮑﺎران lugnupuSﻫﻤﭽﻨﯿﻦ در ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ . واﯾﻨﺒﺮگ ﺷﺪه اﺳﺖ
ﻣﻨﻄﻘﻪ ﺟﻐﺮاﻓﯿﺎﯾﯽ در 5ﮐﻪ در ايرﯾﺰﻣﺎﻫﻮارهﻧﺸﺎﻧﮕﺮ5از ( 0002)
5واﯾﻨﺒﺮگ در -ف از ﺗﻌﺎدل ﻫﺎرديﺗﺎﯾﻠﻨﺪ اﻧﺠﺎم ﮔﺮدﯾﺪ، اﻧﺤﺮا
و در ﺗﻤﺎﻣﯽ ﻣﻨﺎﻃﻖ ﮔﺰارش ﺷﺪ، ﮐﻪ ﻋﻠﺖ آن اﻓﺰاﯾﺶ ﺟﺎﯾﮕﺎه
.ﻫﻤﻮزﯾﮕﻮﺳﯿﺘﯽ ﺑﯿﺎن ﮔﺮدﯾﺪه اﺳﺖ
ﺳﺎﺧﺘﺎر ﺟﻤﻌﯿﺘﯽ(1002)و ﻫﻤﮑﺎران asonipsEﻫﻤﭽﻨﯿﻦ
ايرﯾﺰﻣﺎﻫﻮارهﺟﺎﯾﮕﺎه2را ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ittimhcS sueanepotiL
ﺳﯽ ﺣﺎﮐﯽ از آن ﺑﻮد ﮐﻪ ﺑﺎ ﻧﺘﯿﺠﻪ اﯾﻦ ﺑﺮر. در ﮐﻮﺑﺎ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﻧﻤﻮدﻧﺪ
وﺟﻮد اﺧﺘﻼف ﺑﯿﻦ ﻫﺘﺮوزﯾﮕﻮﺳﯿﺘﯽ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه و ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر، 
واﯾﻨﺒﺮگ ﻣﺸﺎﻫﺪه -داري از ﺗﻌﺎدل ﻫﺎديﻫﯿﭽﮕﻮﻧﻪ اﻧﺤﺮاف ﻣﻌﻨﯽ
. ﻧﮕﺮدﯾﺪ
ﺑﯿﺎن ﮐﻨﻨﺪه ﺗﻮﺻﯿﻒ ﺗﻤﺎﯾﺰ ﺟﻤﻌﯿﺖ در ﺳﻄﻮح tsFﻓﺎﮐﺘﻮر 
ﺑﺎﺷﺪ و ﺑﯿﺎﻧﮕﺮ آن اﺳﺖ ﮐﻪ ﻫﺮﭼﻪ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﯿﮑﯽ ﻣﯽ
ﻧﯽ  ﺑﯿﻦ ﻣﻨﺎﻃﻖ ﺑﯿﺸﺘﺮ ﺑﺎﺷﺪ اﺧﺘﻼف ژﻧﺘﯿﮑﯽ ﮐﻤﺘﺮ ﻣﯿﺰان ﺟﺮﯾﺎن ژ
ﺑﯿﻦ دو ﺟﻤﻌﯿﺖ tsFدر اﯾﻦ ﺑﺮرﺳﯽ ﻣﻘﺪار (.4831ارﯾﮏ، )اﺳﺖ
0/50ﺑﯿﻦ ﺻﻔﺮ ﺗﺎ tsFﻣﻘﺪار . ﺑﻮد0/701ﺑﺤﺮﮐﺎن و ﻟﯿﻔﻪ ﺑﻮﺳﯿﻒ 
ﺗﻤﺎﯾﺰ 0/51ﺗﺎ 0/50دﻫﻨﺪه ﺗﻤﺎﯾﺰ ژﻧﺘﯿﮑﯽ ﭘﺎﯾﯿﻦ، ﺑﯿﻦ ﻧﺸﺎن
و ﻣﻘﺪار ﺑﯿﺶ از ﺗﻤﺎﯾﺰ ﺑﺎﻻﺳﺖ 0/52ﺗﺎ 0/51ﻣﺘﻮﺳﻂ و ﻣﻘﺪار ﺑﯿﻦ 
& ltraH)دﻫﺪ ﻧﺘﯿﮑﯽ ﺧﯿﻠﯽ ﺑﺎﻻ را ﻧﺸﺎن ﻣﯽﺗﻤﺎﯾﺰ ژ0/52
در اﯾﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﻣﯿﺰان ﺗﻤﺎﯾﺰ ﺑﯿﻦ (. 4002 ,esivA ;9891 ,kralC
در ﻣﺤﺪوده ﺗﻤﺎﯾﺰ ژﻧﺘﯿﮑﯽ ( 0/701)ﻫﺎي ﺑﺮرﺳﯽ ﺷﺪه ﺟﻤﻌﯿﺖ
در ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺳﺎﺧﺘﺎر (1002)و ﻫﻤﮑﺎران uX.ﻣﺘﻮﺳﻂ ﻗﺮار دارد
داري ﺑﯿﻦ ، اﺧﺘﻼف ﻣﻌﻨﯽnodonom sueanePژﻧﺘﯿﮑﯽ ﺟﻤﻌﯿﺖ 
آﻧﻬﺎ . ﻣﯿﮕﻮﻫﺎي وﺣﺸﯽ در ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻣﺎﻧﮕﺮو ﻣﺸﺎﻫﺪه ﻧﻨﻤﻮدﻧﺪ
ﻋﻠﺖ اﯾﻦ اﻣﺮ را وﺟﻮد ﺟﺮﯾﺎن ژﻧﯽ زﯾﺎد در ﻃﻮل ﻣﺮاﺣﻞ ﻻروي 
ﻫﻤﭽﻨﯿﻦ در اﯾﻦ ﺑﺮرﺳﯽ اﺧﺘﻼف . ﮔﻮﻧﻪ ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﯽ ذﮐﺮ ﮐﺮدﻧﺪ
داري ﺑﯿﻦ  ﻣﯿﮕﻮﻫﺎي وﺣﺸﯽ و ﭘﺮورﺷﯽ ﻣﺸﺎﻫﺪه ژﻧﺘﯿﮑﯽ ﻣﻌﻨﯽ
.ﮔﺮدﯾﺪ
ﻫﺎي ﻣﯿﮕﻮي ﺷﻨﺎﺳﯽ ﺗﮑﺎﻣﻠﯽ ﻧﻤﻮﻧﻪﮐﻪ درﺧﺖ ﻣﻮﺿﻊﻫﻤﺎﻧﮕﻮﻧﻪ 
ﻫﺎي ﻣﻮرد ﺳﻔﯿﺪ در ﻣﻨﺎﻃﻖ ﺑﺤﺮﮐﺎن و ﻟﯿﻔﻪ ﺑﻮﺳﯿﻒ ﻧﺸﺎن داد ﻧﻤﻮﻧﻪ
ﺑﺮرﺳﯽ ﺑﻪ دو ﮐﻼﺳﺘﺮ ﺗﻘﺴﯿﻢ ﺷﺪﻧﺪ، ﮐﻪ ﻫﺮ ﮐﻼﺳﺘﺮ ﻧﯿﺰ ﺑﻪ 
ﺑﻨﺪي اﻟﺒﺘﻪ در اﯾﻦ ﺗﻘﺴﯿﻢ. ﺑﻨﺪي ﺷﺪزﯾﺮﮔﺮوﻫﻬﺎي دﯾﮕﺮي ﺗﻘﺴﯿﻢ
ﻫﺎ ﺑﺎ ﻫﻢ از ﻫﻢ ﺟﺪا ﻧﺒﻮده ﺑﻠﮑﻪ در ﺑﻌﻀﯽ ﻗﺴﻤﺖﻫﺎ ﮐﺎﻣﻼٌﻧﻤﻮﻧﻪ
ﺑﺎﺷﺪ ﮐﻪ ﺑﯿﻦﻋﻠﺖ آن ﺟﺮﯾﺎن ژﻧﯽ ﻣﯽﻣﺸﺘﺮك ﻫﺴﺘﻨﺪ و
در ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ( =mN2/290).ﻫﺎي دو ﻣﻨﻄﻘﻪ وﺟﻮد داردﻧﻤﻮﻧﻪ
ﺣﺎﺿﺮ اﻓﺮادي ﮐﻪ ﮐﻤﺘﺮﯾﻦ ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﯿﮑﯽ از ﯾﮑﺪﯾﮕﺮ را دارﻧﺪ در 
.اﻧﺪﯾﮏ زﯾﺮ ﮔﺮوه ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺘﻪ
در ﺗﻮاﻟﯽ ﻧﻮﮐﻠﺌﻮﺗﯿﺪي ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﯾﮏ ژن ﯾﺎ ﺑﺨﺸﯽ از ﻣﻌﻤﻮﻻٌ
ﻫﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ ﯾﺎ ﺣﺘﯽ در اﻓﺮاد ﻣﺨﺘﻠﻒ ﯾﮏ ﮔﻮﻧﻪ ﮔﻮﻧﻪﯾﮏ ژن در
ﻫﺎ ﺑﺴﯿﺎر ﺧﻮرد ﮐﻪ ﻫﺮ ﭼﻨﺪ اﯾﻦ ﺗﻔﺎوتﻫﺎﯾﯽ ﺑﻪ ﭼﺸﻢ ﻣﯽﺗﻔﺎوت
ﺗﻮاﻧﻨﺪ ﺑﻌﻨﻮان ﻣﻌﯿﺎري ﺟﻬﺖ ﺑﺮرﺳﯽ ﻓﺎﺻﻠﻪ ﺑﺎﺷﻨﺪ وﻟﯽ ﻣﯽاﻧﺪك ﻣﯽ
ژﻧﺘﯿﮑﯽ در زﻣﺎن اﺷﺘﻘﺎق دو ﮔﻮﻧﻪ و ﻫﻤﭽﻨﯿﻦ ﺑﺎزﺳﺎزي و 
ﻬﺎﯾﺖ ﺳﺎزي ﺗﺎرﯾﺨﭽﻪ ﺗﮑﺎﻣﻠﯽ و راﺑﻄﻪ ﺧﻮﯾﺸﺎوﻧﺪي و در ﻧﻣﺪل
اﺣﺘﻤﺎﻟﯽ آﻧﺎن ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده ﻗﺮار ﮔﯿﺮدﺗﺮﺳﯿﻢ درﺧﺖ ﻓﯿﻠﻮژﻧﯽ 
ﺑﻄﻮر ﻣﻌﻤﻮل ﺟﺮﯾﺎن ژﻧﯽ ﺑﺎﻻ ﻣﯿﺎن (.8002 ,.la te oaG)
ﻫﺎي ﻫﺎ ﻣﻮﺟﺐ ﻣﺤﺪود ﮐﺮدن ﻣﻬﻠﺖ ﺑﺮاي اﯾﺠﺎد ﺗﻔﺎوتﺟﻤﻌﯿﺖ
از . آﯾﺪﻫﺎي ﺟﺪﯾﺪ ﻣﻤﺎﻧﻌﺖ ﺑﻌﻤﻞ ﻣﯽژﻧﺘﯿﮑﯽ ﺷﺪه و از ﻇﻬﻮر ﮔﻮﻧﻪ
ﻮط ﺑﻪ اﻓﺰاﯾﺶ اﺧﺘﻼﻓﺎت ﻫﺎي ﺟﺪﯾﺪ ﻣﻨﮐﻪ ﭘﺪﯾﺪ آﻣﺪن ﮔﻮﻧﻪآﻧﺠﺎﯾﯽ
ﺑﺎﺷﺪ، ﺟﺪا از ﯾﮑﺪﯾﮕﺮ ﻣﯽﻫﺎي ﺟﺪا ﯾﺎ ﻧﺴﺒﺘﺎٌژﻧﺘﯿﮑﯽ ﻣﯿﺎن ﺟﻤﻌﯿﺖ
، ﺟﺮﯾﺎن ژﻧﯽﻣﺎﻧﻨﺪﻣﯿﺎن ﭘﺎراﻣﺘﺮﻫﺎﯾﯽ ﺗﻮان ﺑﻨﺎﺑﺮاﯾﻦ ﺑﻄﻮر ﻗﻄﻊ ﻣﯽ
& mahcaeB)زاﯾﯽ ارﺗﺒﺎط ﺑﺮﻗﺮار ﻧﻤﻮد ﻓﻮاﺻﻞ ﺟﻐﺮاﻓﯿﺎﯾﯽ و ﮔﻮﻧﻪ
.(4002 ,ihcanoccaM
ﺘﺎر ﺟﻤﻌﯿﺘﯽ در ﺑﺮرﺳﯽ ﺳﺎﺧ( 0002)و ﻫﻤﮑﺎرانlugnupuS
در ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﺟﻐﺮاﻓﯿﺎﯾﯽ در ﺗﺎﯾﻠﻨﺪ )nodonom sueanep(
ﮐﻼﺳﺘﺮ ﺟﺪاﮔﺎﻧﻪ را در 2،PLFRو DPARﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از روش 
اﻃﻼﻋﺎتردﻧﺪ ﮐﻪ اﯾﻦ ﻧﺘﺎﯾﺞ ﺑﺎ وﻫﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ ﺑﺪﺳﺖ آﺑﯿﻦ ﺟﻤﻌﯿﺖ
.ﻧﯿﺰ ﻣﺸﺎﺑﻬﺖ داﺷﺖرﯾﺰﻣﺎﻫﻮارهﺣﺎﺻﻞ از روش
ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪه از ارزﯾﺎﺑﯽ ﻣﻘﺎدﯾﺮﻧﺘﺎﯾﺞ ﺣﺎﺻﻠﻪ و ﺑﺎ ﺗﻮﺟﻪ ﺑﻪ 
tsR،tsFواﯾﻨﺒﺮگ، -ﻓﺮاواﻧﯽ آﻟﻠﯽ، ﻫﺘﺮوزﯾﮕﻮﺳﯿﺘﯽ، ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي
ﺳﻔﯿﺪ در ﻣﻨﺎﻃﻖ ﺷﻨﺎﺳﯽ ﺗﮑﺎﻣﻠﯽ ﻣﯿﮕﻮي درﺧﺖ ﻣﻮﺿﻊو ﺗﺮﺳﯿﻢ 
ﻧﻤﻮد ﮐﻪ ﻣﯿﮕﻮي ﺳﻔﯿﺪ ﮔﯿﺮيﻧﺘﯿﺠﻪﺗﻮان ﺑﺮداري ﻣﯽﻣﺨﺘﻠﻒ ﻧﻤﻮﻧﻪ
از ﺟﻤﻌﯿﺖ واﺣﺪي ( اﺳﺘﺎن ﺧﻮزﺳﺘﺎن)در ﺳﻮاﺣﻞ ﺧﻠﯿﺞ ﻓﺎرس 
در ﻣﻨﻄﻘﻪ ﻣﺘﻔﺎوتﮔﺮوه ژﻧﺘﯿﮑﯽ 2اراي دﺣﺪاﻗﻞﺑﺮﺧﻮردار ﻧﺒﻮده و
. ﺑﺎﺷﺪﺑﻮﺳﯿﻒ ﻣﯽ-ﻟﯿﻔﻪ ﮐﺎن وﺑﺤﺮ
ﻣﻨﺎﺑﻊ
ﻫـﺎي ﻣﻄﺎﻟﻌـﺎت ژﻧﺘﯿﮑـﯽ ﻣﺎﻫﯿـﺎن اﺻﻮل و روش. 4831،.هارﯾﮏ، 
ﺶاده ﺳﻘﺮ ﻟﻮ، اﻧﺘﺸـﺎرات ﻧﻘ ـزاﯾﺮج ﻫﺎﺷﻢ:ﺗﺮﺟﻤﻪ( ﺟﻠﺪ اول)
.ﺻﻔﺤﻪ844.ﺗﻬﺮان. ﻣﻬﺮ
ﭘﺎﯾﺶ ذﺧﯿﺮه ﻣﯿﮕﻮ در آﺑﻬﺎي ﺳـﺎﺣﻠﯽ ﺧﻠـﯿﺞ . 3831، .اﻧﺼﺎري، ه
ﮔﺰارش .ﺧﻮزﺳﺘﺎناداره ﮐﻞ ﺷﯿﻼت.(اﺳﺘﺎن ﺧﻮزﺳﺘﺎن)ﻓﺎرس 
.ﺻﻔﺤﻪ54.ﻧﻬﺎﯾﯽ
و ذﺧﺎﯾﺮ و ﺻﯿﺪ ﻣﯿﮕﻮ در ﺧﻠﯿﺞ ﻣﺪﯾﺮﯾﺖ . 2731، .ﻨﺪي، سﯿﻤﻧﯿﺎﻣ
.ﮔﺰارش ﻧﻬﺎﯾﯽ.اداره ﮐﻞ ﺷﯿﻼت اﺳﺘﺎن.ﻓﺎرس و درﯾﺎي ﻋﻤﺎن
.ﺻﻔﺤﻪ62
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Abstract
Genetic diversity of Metapenaeus affinis population from the northern coasts of the Persian
Gulf (Bahrakan, Lifeh-Boosiaf) was studies using microsatellite markers. During September
to October 2007, 60 samples of pleopods tissue of the shrimp were taken and genomic DNA
was extracted by acetate method.  PCR was performed on microsatellite primers. To measure
fragment size, samples were run on an 8% polyacrylamid gel. For each microsatellite locus,
using genetic software, Pop Gene and Gene Alex, allele frequency, real and expected
heterozygosity, Fst and Rst and other relevant factors were measured. Of the obtained 5 paired
microsatellite primers, all were polymorphic. The mean observed and effective alleles number
was 7 and 3.67, respectively and also the mean observed and expected heterozygosis was 0.27
and 0.66, respectively. It was also seen that specimens from all regions were not in Hardy-
Weinberg Equibrium in all of the loci. Based on the analysis of molecular variance
(AMOVA) Fst, Rst and Nm were 0.107, 0.372 and 2.092, respectively. The highest genetic
distance was 0.571 and the lowest was 0.561. The present study showed that two different
populations of Metapenaeus affinis are living in the Bahrakan and Lifeh-Boosiaf region
northwest coasts of the Persian Gulf.
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